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RESUMEN
Objetivo. Caracterizar genéticamente dos lotes y una progenie de Brycon orbignyanus
destinados para programas de repoblamiento, utilizando la técnica molecular de RAPD (Ran-
dom amplified polymorphic DNA). Materiales y métodos. Se analizaron 58 reproductores
originarios de dos piscícolas ubicadas en las ciudades de Castillo (A:30 individuos) y Porto
Ferreira (C:28 individuos), mantenidos en cautiverio hace seis años en la estación de
acuicultura e hidrología de la Duke Energy Internacional (Geração Paranapanema) (São
Paulo-Brasil). Treinta larvas de la progenie del lote A (B) también se analizaron. Resultados.
Los 14 primers usados produjeron 87 fragmentos de los cuales 70.11% fueron polimórficos.
Fueron observadas diferencias (p≤0.05) en la frecuencia de 31 fragmentos, con tres exclusivos
para el lote A. Los valores de divergencia, distancia e identidad genética mostraron que la
diversidad genética del lote A fue mantenida en la progenie y que existe una baja diferenciación
entre los lotes de reproductores. El análisis de variancia molecular mostró que la mayor parte
de la variación está dentro de cada lote (87.45%) y no entre ellos (12.55%). Este resultado
se corroboró con los valores de FST (0.125) y con el dendrograma, que indicaron una moderada
diferenciación genética, sin la formación de agrupamientos. Conclusiones. La diversidad
genética fue preservada en la progenie debido al manejo eficiente de la reproducción. No
hubo una diferenciación genética entre los lotes de reproductores, debido posiblemente a
que el origen natural de ambos fue el río Paraná.




Objective. To genetically characterize two Brycon orbignyanus stocks and one progeny
intended for restocking programs using the molecular technique RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA). Materials and methods. Fifty eight broodstocks native to two fish
farms in the cities of Castilho (A:30 individuals) and Porto Ferreira (C:28 individuals) were
analyzed. The fish had been maintained for six years in captivity in the aquaculture and
hydrology station of Duke Energy International (Geração Paranapanema. São Paulo -
Brazil); thirty larvae of progeny from the stock A (B) were also analyzed. Results. The
fourteen primers used produced 87 fragments of which 70.11% were polymorphic. Differ-
ences were observed (p≤0.05) in the frequency of 31 fragments, with three exclusive from
stock A. The values for divergence, distance and genetic identity showed that genetic
diversity of stock A was maintained in progeny and that a low differentiation exists among
reproductive stocks. Analysis of Molecular variance showed that most of the variation is
inside each stock (87.45%) and not between them (12.55%). This result was corroborated
with FST (0.125) values and with the dendrogram indicating a moderate genetic differentia-
tion, without cluster formation. Conclusions. Genetic variability was maintained in prog-
eny, possibly because both were native to the Paraná river.
Key words: Brycon orbignyanus, polymorphism, genetic, RAPD, fishes.
INTRODUCCIÓN
Las alteraciones ambientales causadas por
acciones humanas (deforestación,
construcción de hidroeléctricas,
contaminación de los ríos, etc.), han
provocado diversas alteraciones en los
ecosistemas acuáticos, perturbando patrones
fisiológicos, biológicos y simbióticos de
diversos organismos (1). Entre esos
organismos, los peces vienen enfrentando
condiciones cada vez más adversas que
impiden su sustentación y supervivencia,
reduciendo drásticamente el número de
poblaciones naturales y consecuentemente,
llevando muchas de ellas a la extinción.
Brycon orbignyanus (Valenciennes, 1849),
conocido regionalmente en el Brasil como
piracanjuba o bracanjuba (Orden
Characiformes, familia Characidae, subfamilia
Bryconinae), es una especie migratoria
nativa de las cuencas hidrográficas formadas
por los ríos Uruguay y Paraná (2). Esta
especie es apreciada por el elevado valor
nutricional de su carne, crecimiento rápido
(3) y desempeño en la pesca deportiva. Este
pez ha despertado un gran interés por
investigadores y productores, ya que en los
últimos años se ha observado una reducción
drástica de sus poblaciones naturales, (2)
lo que la cataloga como especie en vía de
extinción (4).
Por ser una especie de alto valor comercial
y cultural, varias acciones enfocadas a su
conservación se estan realizado. Los
programas de repoblamiento son los más
usados actualmente en el Brasil, gracias al
apoyo de la sociedad, empresas
gubernamentales y privadas (5). Sin em-
bargo, la falta de orientación multidisciplinaria
que permita la objetividad de las estrategias
utilizadas y de mayores informaciones
genéticas, biológicas y fisiológicas de las
comunidades acuáticas y de las poblaciones
de peces, puede hacer de los programas de
repoblamiento una amenaza mayor a los
ecosistemas ya impactados.
De esta forma, el monitoreo de la diversidad
genética de poblaciones naturales y de lotes
de peces mantenidos en estaciones
piscícolas es de fundamental importancia
para la conservación de las especies, donde
los marcadores moleculares, como el RAPD
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(Random Amplified Polymorphic DNA), pueden
contribuir para este propósito (6).
El objetivo del presente estudio fue
caracterizar genéticamente por RAPD dos
lotes y una progenie de B. orbignyanus
destinados para programas de repoblamiento.
MATERIALES Y MÉTODOS
Material biológico. Se recolectaron aletas
caudales de dos lotes de peces originários
de piscícolas ubicadas en las ciudades de
Castillo (A:30 individuos) y Porto Ferreira
(C:28 individuos), mantenidos en cautiverio
hace seis años en la Estación de Acuicultura
e Hidrología de la Duke Energy Internacional
- Geração Paranapanema (49°13’W y
23°10’S - São Paulo-Brasil).
Después de la inducción hormonal (extracto
de hipófisis de carpa) de los reproductores
del lote A (15 Hembras y 15 Machos)
utilizando el sistema reproductivo por
extrusión (7), fueron recolectadas 30 larvas
de tres días de edad.
Extracción, cuantificación e integridad
del ADN. Para la extracción de ADN, se utilizó
la metodología descrita por Bardakci y
Skibinski (8), modificada por Povh et al (9).
Fragmentos de aleta caudal de
aproximadamente 0.5 cm2 y larvas enteras,
preservadas a -20ºC con etanol 70%, se
colocaron en micro-tubos con 550 μL de
tampón de lisis (50 mM de Tris-HCl pH 8.0,
50 mM de EDTA, 100 mM de NaCl y 1% de
SDS) y 200 μg/mL de proteinasa K, y se
incubaron en baño-maría a 50ºC por
12 horas. Posteriormente, el ADN se purificó
con dos extracciones con fenol y tres de
cloroformo y se precipitó con dos veces y
media de volumen de etanol absoluto y un
décimo de volumen de acetato de sodio en
relación al volumen recuperado. Después se
incubó por dos horas a -20ºC. El ADN fue
centrifugado (12000 rpm por cinco minutos),
lavado con 2 mL de etanol 70%, y
resuspendido en 60 μL de tampón TE
(10 mM de Tris pH 8.0 y 1 mM de EDTA) y
tratado con 30 μg/mL de RNAsa. Las muestras
permanecieron por 40 minutos en baño-maría
a 37ºC, y luego conservadas en congelador
a   -20ºC inmediatamente.
El ADN se cuantificó en espectrofotómetro
Shimadzu (UV-1601, USA), en la amplitud
de onda de 260 nm y se diluyó en tampón
TE para una concentración de 10-5 ng/μL
(aletas y larvas respectivamente). La
integridad del ADN se verificó en
electroforesis horizontal utilizando un gel de
agarosa 1%, con 70 voltios por 60 minutos,
en tampón 1 XTBE (500 mM de Tris-HC1,
60 mM de ácido bórico y 83 mM de EDTA).
Para verificar la integridad del ADN, un con-
trol negativo con todos los reactivos
excepto el ADN molde fue usado.
Amplificación y electroforesis. Las
condiciones de amplificación fueron basadas
en la metodología descrita por Williams et al
(10), con algunas modificaciones. El ADN se
amplificó en un volumen de reacción de
25 μL, en el cual se utilizó tampón Tris-KCl
1X (Tris-HCl 20 mM pH 8.4 y KCl 50 mM),
2 mM de MgCl2, 100 ng de primer, 0.2 mM de
cada dNTP, una unidad de Taq ADN
Polimerasa y 20 ng de ADN molde. Las
reacciones de RAPD se amplificaron en un
termociclador de PCR, programado con 40
ciclos, con un paso inicial de
desnaturalización a 94oC por cuatro minutos
y un paso final de extensión a 72oC por cinco
minutos. Cada ciclo consistió de un minuto
a 94oC, un minuto y treinta segundos a 40oC
y dos minutos a 72oC.
Se evaluaron 19 primers del Kit Operon (Op-
eron Technologies Inc. Alameda, CA, USA).
Para analizar genéticamente los lotes y la
progenie, se seleccionaron aquellos primers
que presentaron mejor patrón de
amplificación y reproducibilidad. Los
productos de amplificación se separaron en
gel de agarosa 1.5%. Se utilizaron 15 μL del
producto amplificado y 2 μL de tampón de
muestra (40% de sacarosa y 0.25% de azul
de bromofenol) en electroforesis horizontal.
La electroforesis fue conducida en 70 voltios
por cuatro horas en una cubeta horizontal
usando tampón TBE 1X (500 mM de Tris-
HCl, 60 mM de ácido bórico y 83 mM de
EDTA). Los geles de cuantificación, integridad
y de amplificación del ADN se visualizaron
sobre radiación UV, después de su exposición
a bromuro de etídio (0.5 ug/mL) por una
hora. Posteriormente la imagen se fotografió
usando el programa Kodak EDAS-290 (Kodak
1D Image Analysis 3.5).
Análisis estadístico. El tamaño de los
fragmentos fue estimado por comparación
con el patrón ADN Ladder de 100 pb
(15 bandas con tamaño entre 100 y 2072
pb - Invitrogen®, USA.). La presencia o
ausencia de fragmentos de tamaños
moleculares idénticos fue usada para la
construcción de una matriz de similaridad
con base en el cálculo del coeficiente de
similaridad de Jaccard, codificando 1 como
presencia de fragmento y 0 como su
ausencia. Con base en esta matriz, la
divergencia genética fue estimada por el
Test de Mantel, utilizando el método de
Monte Carlo, por medio del programa Man-
tel-Struct (11). El programa TFPGA 1.3 (12)
se utilizó para determinar la frecuencia de
los fragmentos por el test exacto. La
identidad y la distancia genética basadas
en Nei (13) fueron calculadas usando el
programa PopGene 1.31 (14).
El programa Arlequín 3.0 (15) se utilizó para
determinar la diferenciación genética entre
los lotes por medio de las estimativas de FST
y para el análisis de variancia molecular
(AMOVA). La significancia de estas
estimativas fue verificada por el método de
permutaciones aleatorias con 1000 y 10000
permutaciónes. La magnitud de
diferenciación genética entre los lotes fue
determinada según la definición de Wright
(16), donde valores de FST entre 0.00 a 0.05;
0.05 a 0.15; 0.15 a 0.25 y > 0.25 indican
respectivamente pequeña, moderada, alta
y elevada diferenciación genética.
La matriz del coeficiente de similaridad de
Jaccard y el método de agrupamiento UPGMA
se usaron para elaborar un dendrograma,
mediante el programa estadistico NTSYS 1.7
(17).
RESULTADOS
Por el análisis en el gel de agarosa, se
observó que no ocurrió degradación del ADN
en ninguna de las muestras y que no hubo
exceso de proteína que pudiese perjudicar
la amplificación. De los 19  primers
evaluados, 14 se seleccionaron para ser
analizados por presentar patrones de
amplificación claros y reproducibles (OPA01,
OPA02, OPA05, OPA17, OPA18, OPW01,
OPW02, OPW03, OPW04, OPW05, OPX01,
OPX02, OPX03 y OPX04). Los resultados de
la amplificación por el marcador RAPD,
mostraron que el número total de fragmentos
varió de cuatro (obtenidos con los primers
OPA01, OPA02, OPW03 y OPX03) a 11
(OPW02). Las amplificaciones con el primer
OPA02 mostraron un patrón monomórfico de
amplificación, con la presencia de cuatro
fragmentos. El mayor fragmento (2072 pb)
y el menor (250 pb) fueron obtenidos por la
amplificación de los primers OPA18 y OPW05.
Fueron encontrados un total de 87
fragmentos de los cuales 61 fueron
polimórficos (70.11%). Se observó diferencia
(p≤0,05) en la frecuencia de 31 de los 87
fragmentos entre los lotes de reproductores
y la progenie. En el lote A se observaron
seis fragmentos exclusivos con relación a la
progenie. No se observaron fragmentos
exclusivos entre los dos lotes de
reproductores (Tabla 1, Figura 2).
Los valores de divergencia genética (p<0.01)
encontrados en los lotes de reproductores
(A y C) y la progenie (B) se muestran en la
figura 1.
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De acuerdo con los resultados de la AMOVA,
la mayor parte de esa variación estuvo dentro
de cada lote y no entre los lotes de
reproductores de B. orbignyanus. Estos
resultados fueron confirmados con los
Figura 1. Divergencia genética dentro (A, B,
C) y entre (AxB, AxC y BxC) los lotes de
reproductores (A y C) y la progenie (B) de B.
orbignyanus.
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Tabla 1. Caracterización, tamaño (en pares de bases) y frecuencia de los fragmentos con
valores significativos por el test exacto (p£0,05) para los lotes de reproductores (A y C) y la
progenie (B) de Brycon orbignyanus.
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A                   B                       C
OPA01 900 1.0000 ---- 0.5371 0.0065
OPA05 900 1.0000 0.3945 1.0000 0.0003
OPA17 700 1.0000 0.4226 0.3186 0.0000
1000 0.5918 ——- 0,3453 0.0381
OPA18 1400 0.6838 0.3169 0.2441 0.0034
OPW01 700 0.5528 1.0000 0.5371 0.0256
900 0.7865 1.0000 0.6220 0.0485
1200 0.2042 0.8174 0.6220 0.0002
1400 0.2697 0.8174 0.4655 0.0012
1800 0.1056 0.4523 0.3732 0.0005
OPW02 400 1.0000 0.4836 0.5867 0.0046
500 0.7418 ——- 0.4655 0.0403
850 0.1835 0.8174 0.5774 0.0000
950 0.4226 0.7418 0.4597 0.0221
1200 0.7654 0.8174 0.4655 0.0114
1800 0.8254 0.4836 1.0000 0.0055
OPW03 1000 0.7418 1.0000 0.4024 0.0005
1600 0.5170 0.1437 0.4331 0.0015
OPW04 600 1.0000 ——- 0.5000 0.0050
650 1.0000 1.0000 0.4024 0.0000
700 1.0000 ——- 0.5000 0.0051
1600 0.3169 0.1633 0.0364 0.0419
OPW05 500 0.0168 0.2697 0.3863 0.0000
700 0.5528 ——- 1.0000 0.0266
OPX01 900 0.6284 0.8174 0.4655 0.0123
OPX02 500 0.1835 0.4626 0.5000 0.0014
800 0.3169 0.6349 0.2929 0.0103
OPX04 500 1.0000 0.5170 0.6220 0.0484
750 1.0000 0.5918 1.0000 0.0019
900 1.0000 0.4523 0.5371 0.0105
1000 1.0000 0.5528 0.5774 0.0219
   Primer   Tamaño                 Frecuencia de los fragmentos                P
Figura 2. Análisis de los fragmentos de RAPD del lote de Castillo, producidos a partir de la
amplificación con el primer OPW02, separados en gel de agarosa 1.5%. “M” corresponde al
patrón DNA Ladder de 100 pb. Muestras de 1 a 30 corresponde a cada individuo del lote.
Figura 3. Dendrograma de similitud genética generado con el coeficiente de Jaccard y el
algoritmo UPGMA para los lotes de reproductores (A y C) y para la progenie (B) de B.
orbignyanus.
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Tabla 3. Valores de identidad genética
(arriba de la diagonal) y de distancia genética
(debajo de la diagonal) para los lotes de
reproductores (A y C) y para la progenie (B)
de B. orbignyanus.
   A    B    C
A ——- 0.938 0.950
B 0.064 ——- 0.928
C 0.057 0.075 ——-
Entre los lotes 1  36.95 1.0 12.5
Dentro de los lotes 56 401.35 7.1 87.4
Total 57 438.31 8.2
FST 0.12
Tabla 2. Análisis de la variancia molecular
(AMOVA) de los lotes de B. orbignyanus.
valores de FST, que mostraron una moderada
diferenciación genética (Tabla 2).
Los valores de identidad genética y de
distancia genética encontrados para los lotes
de reproductores y la progenie se muestran
en la tabla 3.
       FV                   ƒ          Σ2         CV       PV
FV: Fuente de variación, ƒ: Grados de libertad, Σ2:
Suma de cuadrados, CV: Componentes de
variación, PV: Porcentaje de variación.
El dendrograma de similitud genética
generado con el coeficiente de Jaccard es
presentado en la figura 3.
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DISCUSIÓN
La caracterización genética de dos lotes de
reproductores y una progenie de B.
orbignyanus utilizados en programas de
repoblamiento se determinó utilizando la
técnica molecular de RAPD. La amplificación
de los 14 primers seleccionados mostró que
la diversidad genética del lote A fue
preservada en la progenie (B), evidenciada
en los resultados de divergencia genética
(AxB: 0.196) y de distancia (0.938) e
identidad genética (0.064). Estos resultados
fueron corroborados con la obtención de
fragmentos exclusivos en el lote A
relacionados a su progenie y la reducción
de la frecuencia de 11 fragmentos en la
primera generación (Tabla 1).
La preservación de la variabilidad genética
en la progenie posiblemente fue debida al
manejo eficiente de la reproducción. El
manejo reproductivo utilizado en las
piscícolas puede ser un factor importante
en la preservación de la diversidad genética,
ya que una pérdida de la variación siempre
es esperada cuando no hay un buen manejo
genético de los lotes de reproductores (18),
el cual es ocasionado por la utilización de
sistemas reproductivos inadecuados (19) o
por el cruzamiento de individuos
emparentados, lo que consecuentemente,
puede aumentar la homocigosis de los lotes
(20). Este cruzamiento ocurre normalmente
en lotes de reproductores pequeños y
limitados (con bajo número efectivo de
reproductores - Ne) donde después de tres
generaciones (21), la variación genética
tiende a disminuir (9) limitando el potencial
genético, disminuyendo la supervivencia y
aumentando la tasa de anormalidades (22),
afectando de esta forma la productividad.
El Ne son aquellos animales en edad de
reproducción que están en capacidad de
dejar una descendencia viable y que según
Yokota et al (23) debe ser como mínimo 50
(25 Hembras y 25 Machos). Frost et al (24),
relataron que el sistema de reproducción y
fluctuaciones en el tamaño de los lotes en
piscicultura pueden reducir el Ne. Por eso,
lotes de reproductores usados en
piscicultura y en programas de repoblamiento
deben ser fundados a partir de un número
grande de individuos (25) y así evitar
problemas relacionados a endogamia. Los
resultados encontrados en el presente
estudio, demuestran que hubo un buen
manejo reproductivo del lote A durante la
reproducción (formación del lote con amplia
variabilidad genética, cruzamientos entre
individuos no emparentados, utilización de
sistemas de cruzamiento y reproducción
adecuados), lo que según Miller y Kapuscinski
(26) resulta en la preservación de la
variabilidad genética entre los reproductores
y sus progenies y en la disminución de la
correlación negativa entre la similitud
genética y el número de generaciones (27),
que en estaciones de piscicultura es
normalmente irreversible (23).
Por otro lado, al analizar la diversidad
genética de los lotes de reproductores (A y
C), fue encontrada una baja divergencia
genética entre si (0.199), corroborada con
los resultados de identidad (0.950) y de
distancia genética (0.057). De acuerdo con
los resultados de AMOVA, la mayor parte
de esta variación está dentro de cada lote
(87.45%). Estos resultados hacen presumir
un mismo origen, razón por la cual pueden
formar un grupo homogéneo. Igualmente,
esta tendencia es evidenciada en la falta
de fragmentos exclusivos entre los dos lotes
(Tabla 1) y en el dendrograma de similitud
genética (Figura 2), donde no se observó la
formación de agrupamientos que
evidenciaran una separación de los lotes de
reproductores y la progenie.
Los dos lotes de reproductores (A y C)
mantenidos en cautiverio en las instalaciones
de la Duke Energy Internacional (Geração
Paranapanema) hace seis años, son
originarios de dos piscícolas ubicadas en las
ciudades de Castilho y Porto Ferreira
respectivamente, en el Estado de São Paulo
(Brasil). La formación de los lotes fue
efectuada a partir de individuos adultos
capturados directamente en el río Paraná.
Sin embargo, a pesar de la separación
geográfica de ambas piscícolas y
consecuentemente de los diferentes locales
de captura de los reproductores, es posible
que entre los individuos de cada población
existiese un flujo génico en el ambiente
natural, lo que explicaría su similitud
genética, circunstancia confirmada con el
resultado de FST (0.125) que mostró una
moderada diferenciación genética. Esta
situación es común en poblaciones natu-
rales, como fue verificado por Leuzzi et al
(28), quienes al analizar poblaciones de
Astyanax altiparanae de dos reservorios del
río Paranapanema encontraron que hubo
flujo génico entre poblaciones separadas
geográficamente.
A partir de estas evidencias, se puede
sugerir que el manejo reproductivo, genético
y de mejoramiento de los lotes de
reproductores de B. orbignyanus debe ser
realizado de manera homogénea y no como
lotes separados, especialmente en
programas de conservación de poblaciones
naturales a través del repoblamiento. Otros
estudios evaluando lotes de peces utilizados
en programas de repoblamiento han sido
realizados. Lopera-Barrero et al (1)
analizaron cuatro lotes de curimba
(Prochilodus lineatus) util izados en
programas de repoblamiento encontraron una
baja variabilidad genética entre ellos,
resultado de la utilización de estrategias
reproductivas incorrectas (uso de pocos
animales en la formación del lote y
cruzamiento de individuos emparentados) y
falta de informaciones genéticas.
Entretanto, Povh (19) comparó un lote de
reproductores y una población natural de
pacu (Piaractus mesopotamicus) encontró
una menor diversidad genética en el lote
mantenido en cautiverio, debido
posiblemente a un deficiente manejo
reproductivo.
Los programas de repoblamiento son
estrategias comúnmente usadas en la
conservación de especies de peces en
peligro de extinción o de aquellas que han
presentado una reducción significativa de
sus poblaciones naturales. Sin embargo, un
acompañamiento científico tiene que ser
paralelamente usado. Por esta razón, la
primera providencia a ser tomada en la
implantación de una piscícola o de programas
de repoblamiento y conservación, es verificar
la diversidad genética de los lotes y
posteriormente de las poblaciones naturales,
ya que el cruzamiento entre individuos
emparentados puede conducir a un aumento
de la homocigosis y a una pérdida de la
variabilidad genética, provocando una
disminución de la supervivencia de las prog-
enies en la piscícola (22) y de aquellas
usadas en programas de repoblamiento.
Wasko et al (21), analizaron progenies de
Brycon cephalus obtenidas a partir de lotes
mantenidos en piscícolas, encontraron que
el cruzamiento de individuos emparentados
provocó la disminución de la variabilidad
genética en el transcurso de tres
generaciones, lo que según Freitas y Galetti
(27) puede ser disminuido al incrementar el
número efectivo de reproductores o mediante
el cruzamiento entre individuos de diferentes
orígenes.
Otro factor que debe ser analizado es que
en programas de repoblamiento todos los
peces liberados tienen que representar
genéticamente a las poblaciones naturales.
Según Sønstebø et al (29), el cruzamiento
de individuos genéticamente distintos a
aquellos encontrados en una población natu-
ral puede promover la pérdida de genes
importantes de adaptabilidad al ambiente que
pueden influir sobre la supervivencia de
progenies en el ambiente natural (28, 30).
Por esta razón, en la implantación de
programas de repoblamiento es necesario
el monitoreo genético de los lotes de
reproductores que serán usados, de sus
progenies que serán liberadas en los ríos y
de las poblaciones naturales. La
conservación de peces amenazados se ha
convertido en una prioridad en el mundo
entero en las últimas décadas, ya que fue
entendido que existe una fuerte interacción
entre los peces, el ecosistema y la realidad
socio-cultural de comunidades aledañas que
basan su alimentación en estas fuentes de
alimento.
En conclusión, la diversidad genética en la
progenie del lote A de B. orbignyanus fue
preservada debido al adecuado manejo
reproductivo. No se encontró diferenciación
genética entre los lotes de reproductores.
Esa caracterización es de gran importancia
en la piscicultura, ya que la base genética
de las estaciones piscícolas son las que
determinan el éxito de los programas de
repoblamiento. Se debe también considerar
la necesidad de mayores investigaciones y
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de más asistencia a los productores, para
orientarlos correctamente en los aspectos
relacionados al manejo genético y
reproductivo, de forma de obtener un mayor
retorno económico y una protección del
ecosistema.
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